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Oppfinner: 

S0keren 



Metoder for sekvensanalyse 



Foreliggende oppfinnelse er utskilt fra patentseknad 19986133 som omfatter en metode 
for DNA-sekvensering som inneholder fialgende trinn: 



Ferste trinn tar utgangspunkt i en ren DNA-populasjon bestaende av DNA-sekvensen 
som skal sekvenseres. DNA-molekylene kuttes/brekkes pa en uspesifikk mate slik at det 
dannes en populasjon med DNA-molekyler bestaende av biter (heretter kalt DNA-biter) 
av den opprinnelige sekvensen. 

Annet trinn bestar i a erstatte baseparene i DNA-bitene med 4 ulike DNA-sekvenser 
(heretter kalt DNA-fragmenter) som representerer hver av de fire basene adenin, cyto- 
sin, guanin og tymin. Der hvor det har vaert basepar A-T, settes det altsa inn "fragment 
A", C-G byttes ut med "fragment C" osv. Dermed genereres nye DNA-molekyler hvor 
den opprinnelige baserekke&lgen pa f.eks. ACGTT... erstattes med fragment A - 
fragment C - fragment G osv. Lengden pa disse fire DNA-fragmentene kan i prinsippet 
variere i lengde fra 2bp til flere hundre kbp (eller mer om miskelig), alt etter behov. 
Tilsvarende kan DNA-fragmentene inneholde reportergener og annen biologisk infor- 
masjon eller kun besta av sekvenser uten kjent biologisk funksjon. 

I tredie trinn avleses rekkefolgen av de fire typene DNA-fragmenter for hvert enkelt 
DNA-molekyl. Dermed finner man baserekke&lgen i de opprinnelige DNA-bitene 
indirekte. 

I fierde trinn benytter et dataprogram overlappen mellom DNA-bitene til & sette sammen 
informasjonen fra trinn 3 til sekvensen pa DNA-sekvensene som ble brukt som utgangs- 
punkt. 

Foreliggende oppfinnelse omhandler DNA-profiler og metoder for sekvensanalyse. 



DNA profiler - . m k ^ sammm en rekke ulike 

signalintensiteter, osv. 

Et sentralt poeng i flere "» immma ^^^^^f B ei>^ til den andre 
£im av DNA molekylet 50m konverteK*. P^"™^^ DNA fagmmKne. Nedenfor 
felgpr en annen Srategi for a •«^ DN ^^^^ !besklfe » n e tonwrtering^ternawene 



per syklus, mm). 

• w .w T4 TONA liease, kan ligere overheng pi dsDNA 
UteanespuBlctet er at mange ligaser, mkludcrt T4 DNA 
SdSL pa ssDNA. Del kan bLa. utnyttes pa Mgende mate. 




-„«i«-ac mad at bitcac med mM DMA gjeres 



6) D^nkefttrildige DNA ^^Twt^T^Tv^g med universe baser som 

De D ^ &r et enzym som lager overheng 

Konverteringsmetode base* pi sammenlinking av konverte DMA 

i en syklisk prosess. Airtalletkoi^rteba^P« P^££ DNA biter sammen i lange 
an Jet sykluser. En ^p^p^ipp* o g nedenfor Mgei et 

lqeder. Svaat mange metoder kan tenkes basen pa ok v 

forslag: 

1) Koiwetter eniene 




^3)KottmSlDNA"ett 



| 4) Smelt DNA mol=fc^ °8^^^!f A 




andrekmwtrterte DNA biter 
/ 
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,„ mtjL httcr. Metodea innledes med at 

mU DNA'en tana op? «8 OT>r U ™"°~„™, Hdlirere bestemB Ktaikto 2) Det 

DVA makkyfct ^* m ^£™<?*«* SfcSSw*. 4) DNA mofckjta* mtal «S 



omrader med repetitive sekvenser. 
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Fremgangsmate for sekvensanalyse. 




